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論文内容要旨
序文
 トウゴヤブカ且84θsオogofは主にアジア地域に分布し,種々の系状虫を媒介する蚊である。
 この蚊の疫学的,または,生態学的研究は多々なされてきたが,遺伝学的研究は皆無であった。
 この蚊における病気媒介能力や生理的問題を遺伝学的に解析するために,その基礎遺伝学的知
 識,材料の確立が必須である。この先行課題が本研究の目的であった。
 蚊の大抵の種類は染色体数(2n)が6個であるために,遺伝子連鎖群の決定は容易であり,
 一般にヤブカ属(・弛d2s)の卵は乾燥状態で2～3ヶ月間保存できる。これらの特徴が遺伝学的
 研究を可能にしている。
 本研究の材料はすべて次の野生型6系統から由来したものである。(1)北海道宗谷産,(2)神奈
 川県三浦市および(3)真鶴産,(4)兵庫県赤穂市産,(5)長崎市産,(6)台湾台北市産。
 第1部・4顔6sオogo1の遺伝的変異体の分離
 自然集団に隠れている劣性の突然変異体を探すために,上記の6野生系統(主に三浦系統)か
 ら近親交配系を作った。この近親交配系から形態的に異状な個体を分離し,そのF2世代を作っ
 た。この異常個体が再度,このF,に出現した場合にこの形質に遺伝性があると判定してこの系
 統を確立した。
 この調査を繰り返すことによって発見した変異体の数は,実験中に発見したものをも加えて,
 総計30数種になった。
 これら30数種の変異体のうち,14種については第2部で述べるように,交雑実験によって
 夫々の遺伝子座が確立した。残りの変異体については幾らかの交雑データを加えて,その表現
 型,浸透度をここに記述した。
 第2部・48ぬsオogo1における突然変異体の交雑実験
 straw、coloredlarva(s),rubyeye(窺),pigmentedpupa(ρ)の3変異体に関する交雑
 実験から,Sは性決定因子(または染色体部分)Mから約30mapunitのところにあり,ρやπ`
 とは別の連鎖群に属することがわかった。また,ρと窺とは互に連鎖しており,その距離は約
 30mapunitである。
 reddisheye(躍ノとyellowlarva("の実験結果によると,雇は〃から1mapunit以下
 の極く接近したところに存在していることが明白である。さらに,夕はS,〃,ρ・瑠のいず
 れとも連鎖していないことから,ここで3種の連鎖群が区別できた。つまり,s,〃,雇は第
 1連鎖群,カ,躍は第2,夕は第3連鎖群である。以上のように,暫定的に連鎖群を決定した。
 curvedwing(oノは第1連鎖群マーカー〃,s,また,第2連鎖群マーカー規,ρとは独
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 立的に遺伝することが確認された。さらにyとの交雑実験から,0はyと連鎖しており,その
 組換価は約207。であることがわかった。従って,0はジと共に第3連鎖群である。
 限性突然変異体cutantenna(詔ノは種々の交雑から,第2群に属し,ρ・耀一侃の順に配列し
 ていることが確かめられた。耀と。`♂との距離は8mapunitである。一方,p工umeye(ρ解ノ
 はy,ごと同じ第3群に属しており,これらの遺伝子配列は6一`17～18mapunit)一y-r40
 ～41)一ρ濡であることが立証された。
 disturbedvenation(4のは翅脈を乱す遺伝子であり,第1連鎖群に存在し,この遺伝子座
 はεから約5mapunitのところにある。順序はS-dv-Mであることがわかった。また,Cherry
 eye(ohフは伽遺伝子座にある複対立遺伝子であり,ヵ規より劣性であることが確立した。
 従って,遺伝子記号を伽2Chと変えた。
 Notchwing(フ2フとheirlessantenna(hαノとは夫々,第1,第2連鎖群に属する遺伝子で
 あり,1z一〃一の,hα一ρ一n`の順に配列している。n国初間は約32mapunltであり,h妙間は約30
 maPlmitであった。
 ・Whiteeye(ω)は第2群のマーカーであり・㏄,ψ一η`の順に存在していること,ρから40map
 unitも遠くに位置していることが確認された。また,Shortantema(躍)は第3群のマーカー
 であり・ッ詔一6の順に並んでいる。ッから僅か約3mapunitのところにあることがわかった。
 第3部澱召舵s'og加における核型,唾腺染色体の観察
 遺伝子連鎖群が決定した後に,これら連鎖群とその担体である染色体との対応が問題になる。
 トウゴウヤブカの第2染色体(3種の染色体のうち,中間の長さのもの)と第3染色体(最も長い
 もの)とは長さ,形がよく似ているので,こ冠を区別しやすくするためにギムザ分染を試みた。
 染色体標本の分染の再現性は低いが,ギムザ分染で容易に2者を区別することができた。これ
 が連鎖群と染色体の対応の研究に役立っと思われる。
 また,唾腺染色体地図の作製への第一歩として,唾腺染色体標本の作製を試みた。さらにこ
 の標本作製上の技術の改善が必要であるが,成功の見通しができた。
 第4部(附記)雌雄モザイク(gyn&ndromorph)と眼色モザイクの分離
 本研究の過程で偶発的に発見した雌雄モザイクを70%アルコールに保存しておいた。全体で
 19個体の標本が集められた。また,1複眼が黒色(野生型)で,他の複眼が白色(朗のモザイク
 個体が1匹発見された。
 19個体の雌雄モザイクの外部形態(外部生殖器,触角,触墳,翅,体の大きさ)を調べたとこ
 ろ,外部生殖器と体の大きさ(雌が大きい)とは完全に一致したが,その他の形態間では何んら
 の相関も認められなかった。従って,種々の発生過程を経てこれら雌雄モガイクが出現したと
 考えられる。
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 また,1個体の眼色モザイクは雄であったので,A〃眼の雌と交雑させた結果,この雄は機能
 的には側因子の異型接合体と同じであった。
一般的考察
 本研究を開始した1972年頃には,トウゴウヤブカの遺伝的マーカーがどこの研究室にもな
 かったので,最初は変異体探しに殆んどの時間を費した。試行錯誤の連続の後に,次第に変異
 体の数が増えてきた。結果的にみれば,トウゴウヤブカの自然集団にも多くの形態的変異体が
 含まれていることを感じさせる。
 分離,確立できた30余種の変異体の多くは蝋と成虫の変異体であった。それは変異体探しに
 費した時間が蝸期と成虫期に多かったという理由によるものである。一般的には,成虫の変異
 体が発見されやすいと考えられる。これは,当然のことながら,形態分化の度合に比例すると
 思われるからである。30余種の変異体のうち,優性,不完全優性の変異体は僅か2～3種しか
 なかった。これは予想以下の割合であった。その原因は使った材料の遺伝子プールの大きさに
 あったと考えられた。
 14種の突然変異体でマークされた3っの連鎖群(染色体数n=3)は全長二60mapullit(第
 1群)+80(第2群)+60(第3群)=200mapunitであった。これはネッタイシマカ・4θ42s
 o郷卿(n=3)の場合より長いと思われる。トウゴウヤブカの遺伝子連鎖群と染色体との対・
 応の問題は今後に残されているが,ギムザ分染法はこの細胞遺伝学的研究に利用可能な段階に
 なっておる。さらに,唾腺染色体との対応も不可能ではない。ここに集められたこの蚊の遺伝
 学的材料は蚊の吸血行動,生理現象の遺伝学的解析に利用できる状態になったと考えられる。
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 論文審査の結果の要旨
 只野長夫の論文はこれまで知られていなかったトウゴウヤブカの遺伝子連鎖群を自然集団中
 から見出された突然変異体を利用して明らかにしたものである。
 先ず,日本各地から採集した約6系統の野生株を材料とし,近親交配を行って,含まれてい
 る劣性変異体を主に形態的形質に注目して分離し,これらが突然変異であることを野生型と交
 雑したF,での分離によって確認した。この方法で発見した総計30種以上の変異株の中14種に
 ついては交雑実験によって連鎖群ならびに遺伝子の相互位置を明らかにした。その結果第1連
 鎖群5一ゴ∂一〃・n一π乙第11連鎖群はhα一z{ψ一ηκ召,第111連鎖群はひ躍ッ・加zのように示すことがで
 きる。
 さらに,連鎖群と染色体との関係を明らかにするために,唾腺染色体標本の作製,ならびに
 G一バンド法を試み,これらの方法をさらに改良することによって連鎖地図と染色体地図を関連
 一させることが,この材料において可能であるという見通しを得た。
 以上の結果は只野長夫が自立して研究を行うのに充分な研究能力と深い学識をもっているこ
 とを示している。よって理学博士の学位論文として合格と認める。
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